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論   文   の   要   旨 
 
本論文において、著者は、栽培ダイズとその祖先種である野生ダイズを交配して作出した染色体断片置換系
統を用いて、種子重量、開花期および種子裂皮の 3種類の重要な農業形質に関する量的形質遺伝子座（QTL）
を決定し、得られた知見が、今後のダイズ育種に資する可能性を考察している。 
第一章で著者は、野生ダイズが、栽培ダイズの種子品質、収量、ストレス耐性などの重要な農業形質を改良
するために有用な遺伝資源であることを概説し、それらの農業形質を制御する QTL の検出において、染色体
断片置換系統の利用が有効であることを詳述している。加えて、ダイズの重要な農業形質についての遺伝育種
学的研究の現状とその問題点を整理している。 
第二章で著者は、栽培ダイズ品種 Jacksonと野生ダイズ系統 JWS156-1を用いて作出した染色体断片置換系
統について DNA マーカー解析を行い、作出した染色体断片置換系統群が QTL 解析に好適であることを示し
た。栽培ダイズと野生ダイズを交配して得た種子から生育した個体を用いて、栽培ダイズに対して 3回連続戻
し交配を行い、その結果得た BC3F1世代をさらに 4回自殖して BC3F5の雑種集団を育成した。得られた雑種集
団をダイズの全 20本の染色体をカバーする 235個の SSRマーカーを用いて解析した結果、平均して 7%のゲ
ノム領域が野生ダイズに由来し、93%のゲノム領域が栽培ダイズに由来するゲノムをもつ染色体断片置換系統
群であることが明らかになり、QTL解析に好適な系統群の作出に成功したことを確認した。 
第三章で著者は、ダイズの収量を決める最も重要な形質の一つである種子重量に関わる新規 QTLを明らか
にした。著者は、染色体断片置換系統を 3 年間栽培し、百粒重（種子 100 粒の重量）を調査した。QTL 解析
の結果、百粒重に関する 9個の QTLを第 8、9、12、13、14、16、17および 20染色体に検出した。そのうち、
第 12染色体上にある qSW12.1は、3年間連続で共通して検出され、百粒重に関わる遺伝子を含む有望な領域
であると考えられた。qSW12.1の効果をさらに検証するために、BC3F5交配集団から qSW12.1領域でヘテロ接
合性を示した残余ヘテロ接合系統 RHL564を選抜した。RHL564の自殖により得た 2種類のホモ接合型の後代
個体を解析した結果、栽培ダイズ型の個体は野生ダイズ型の個体よりも高い百粒重値を示した。これらの結果
から、第 12染色体の BARCSOYSSR_12_1282から BARCSOYSSR_12_1347マーカーの間の領域が栽培ダイズ
型である場合に、百粒重値が高い栽培ダイズ型に近い傾向を示すことを明らかにした。以上の結果から著者は、
この 1,348 kbの領域に種子重量に関する遺伝子が座乗していることを推定した。 
第四章で著者は、ダイズの開花期を制御するQTLを明らかにし、原因遺伝子の候補を推定した。日長に反応
して開花する形質は、ダイズ品種によって異なり、各品種が栽培できる地域は緯度により限定されているため、
日長反応性を制御することにより、ダイズ品種の生産規模の拡大や生産の安定化に貢献できる。著者は、日長
反応性の開花期に関するQTLを同定するために、染色体断片置換系統を2年間圃場で栽培し、開花期を調査し
た。QTL解析の結果、開花期に関する4個のQTLを第7、12および19染色体に検出した。そのうち、第12染色体
上にあるqFT12.1は、2年間連続で共通して検出され、開花期に関わる遺伝子を含む有望な領域であると考えら
れた。さらに、qFT12.1の組換え自殖固定系統（RIL）および準同質遺伝子系統（NIL）に加えて、残余ヘテロ
接合系統RHL509を用いた解析から、qFT12.1の効果を確認した。第12染色体のBARCSOYSSR_12_0220から
BARCSOYSSR_12_0368マーカーの間の領域が野生ダイズ型になると、栽培ダイズ型より開花が遅れることを
示した。以上の結果から、この2,703 kbの領域に開花期に関わる原因遺伝子が座乗していることを推定した。
さらに、ゲノム配列情報と遺伝子発現解析の結果から、Glyma.12G073900がqFT12.1の原因遺伝子である可能性
を示した。 
第五章で著者は、ダイズの品質を決める重要な形質の一つである種子裂皮に関わる QTL を明らかにした。
種子裂皮により、外観品質が悪化すると商品価値が著しく低下する。生育期間中の低温などのストレスが種子
裂皮に関与するとされているが、その遺伝的なメカニズムは未だ不明な点が多い。著者は、種子裂皮に関わる
QTLを同定するために、染色体断片置換系統を 3年間圃場で栽培し、亀裂種子数を調査した。QTL解析の結
果、種子裂皮に関わる 4個の QTLを第 7、8、13および 20染色体に検出した。そのうち、第 8染色体上にあ
る SCC08.1は、3年間連続で共通して検出され、種子裂皮に関わる遺伝子を含む有望な領域であると考えられ
た。さらに、異なる遺伝的背景における QTL解析においても、SCC08.1の効果を確認した。 
以上の結果から、著者は、栽培ダイズと野生ダイズから作出した染色体断片置換系統の有用性を明確に示し
た。また、本研究で同定した QTL や候補遺伝子がそれぞれの農業形質の分子メカニズムの解明に有用である
だけでなく、ダイズ育種素材の作出に貢献できることを第六章で論じている。 
 
審   査   の   要   旨 
 
本研究では、栽培ダイズと野生ダイズから作出した染色体断片置換系統を用いて、ダイズ育種において量的、
質的観点から重要課題となっている種子重量、開花期および種子裂皮に関与する QTL のゲノム上の座乗領域
を明らかにするとともに、その原因遺伝子の候補を示した。得られた知見は、ダイズの種子重量、開花期およ
び種子裂皮を制御した品種の育成に貢献できるだけでなく、各々の重要農業形質の分子メカニズムやダイズの
栽培化の過程の解明にも結びつく重要な成果であり高く評価できる。 
 平成 30年 7月 24日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び最終試験を
行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その結果、審査委員全員によ
って合格と判定された。 
 よって、著者は博士（農学）の学位を受けるのに十分な資格を有するものとして認める。 
